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Microbacterium sp. HM58-2株の有する hydrazidase
以外のヒドラジド代謝関連遺伝子を探索するために，
Microbacterium sp. HM58-2 株のゲノム配列解析を
ショートリード型のシーケンサーを用いて行った。その
結果，Microbacterium sp. HM58-2株の約 3.46Mbpの
ドラフトゲノムを得ることができた。ゲノムのアノテー





















機構を解析するために IclR, hydrazidase, ABCトラン
スポーターの基質認識に関して，以降の解析を行った。
Microbacterium sp. HM58-2株由来 SBSの基質特異
性











グが描けた。ここから SBSと HBPH の Kd値を算出す
ると 19.93mM であった。一方で，SBS と PHB の Kd
値について，HBPHをアナライトとした時と同様に測














Amidase signature enzyme familyで高度に保存され特
徴づけされた Ser-cisSer-Lys触媒 3残基は，野生型 hy-
drazidase の結晶構造でも S179-cisS155-K80の 3残基
として確認された。Hydrazidase と 3次構造の類似検

































ていた未知の化合物は Microbacterium sp. HM58-2株
が本来利用している基質の候補かもしれないが，さらな
る解析が必要である。











































DBD と SBD はともに剛体として動いていることが
解った。さらに，ホロ体では DBDと SBDの位置関係
を決定するような水素結合が，DBDのループに位置す
る D24と SBDの R130の間で見られた。この水素結合
はアポ体では R130の位置が定まらず形成出来ないと推
察され，基質が結合することによって生じるMi-IclRの























family 以外の one component system 転写因子との比
較を行った。One component system転写因子のうち，
tetracycline repressor（TetR）, lactose operon repressor


































に，one component system型転写因子である IclRにつ
いて，基質結合による構造変化を初めて捉えることに成
功した。これらの結果から，化合物の取り込みから分
解，資化にいたるまで，代謝およびその制御メカニズム
を明らかにした。
主査および副査から審査報告がなされ，専攻内可否を
審議した。その結果，学位請求論文の研究内容や発表会
での質疑応答が十分であることが認められた。よって，
審査員一同は博士（バイオサイエンス）の学位を授与す
る価値があると判断した。
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